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ABSTRACT
Information on genetic diversity of QPM and Provit-A maize
germplasm is important to support breeding program, in order to
form a high yielding maize hybrid. Simple sequence repeats (SSR)
have been extensively utilized as genetic markers to study the
genetic diversity, cultivar identification, and gene mapping. The
objectives of this research were to investigate the genetic diversity
and to obtain information the genetic relationship among 20 maize
accessions using 29 SSRs. The research was carried out at the
Moleculer Biology Laboratory of Indonesian Cereals Research
Institute (ICERI) in Maros, South Sulawesi. Twenty nine polymorphic
primers that covered the 10 maize chromosomes were used to
fingerprint the genotype of the lines, detecting 83 allels, with an
average allel number of 3 allels per locus, ranging from 2 to 6
alleles per locus. The results indicated that polymorphism
information content (PIC) ranged from 0.10 (nc133 and phi072) to
0.74 (phi064) with the average of 0.45. Genetic distance based on
genetic similarity estimate ranged from 0.39 to 0.92. The high
level of PIC values and wide genetic distances indicated the large
variability among maize germplasm. Cluster analysis divided the
20 maize accessions into three groups. Coefficient cofenetic value
(r) was 0.85 indicated a good fit based on the genetic similarity
value. As many as 30 inbred heterotic recombinants were derived
by incorporating 20 QPM and Provit-A with genetic distance of
≤0.65. The SSRs proved to be reliable and is practical technique
for revealing the relationship among specialty maize genotypes.
Keywords: QPM and Provit-A maize, inbred, genetic distance,
simple sequence repeats (SSRs).
ABSTRAK
Informasi keragaman genetik inbrida jagung QPM dan Provit-A
diperlukan untuk mendukung program pemuliaan jagung varietas
hibrida unggul. Marka SSR telah banyak digunakan dalam studi
keragaman genetik, identifikasi varietas tanaman dan pemetaan
gen. Tujuan penelitian ini adalah untuk mengetahui keragaman genetik
satu set inbrida jagung QPM dan Provit-A menggunakan 29 marka
SSR. Penelitian dilaksanakan di Laboratorium Biologi Molekuler Badan
Litbang Pertanian, Balai Penelitian Serealia di Maros. Hasil penelitian
menunjukkan bahwa dari total 90 inbrida hanya 20 inbrida yang
dapat dimasukkan dalam program hibrida dengan homosigositas
>80% dan diperoleh 83 alel dengan kisaran 2-6 alel/lokus, rata-rata
3 alel/lokus SSR. Nilai polimorfisme berkisar dari 0,10 sampai 0,74,
rata-rata 0,45. Koefisien kemiripan genetik berkisar antara 0,39-
0,92. Nilai jarak genetik berkisar antara 0,08-0,75. Berdasarkan
analisis klaster 20 inbrida, terbentuk tiga klaster pada koefisien
kemiripan genetik 0,41. Nilai koefisien korelasi kofenetik (r) 0,85
tergolong baik terhadap matrik kemiripan genetik. Diperoleh prakiraan
30 rekombinan yang bersifat heterosis yang melibatkan 20 inbrida
jagung QPM dan Provit-A, yang memiliki jarak genetik ≤ 0,65. Marka
SSR memberikan informasi yang akurat dan efektif tentang
variabilitas genetik 20 inbrida jagung QPM dan Provit-A, yang
bermanfaat dalam pembentukan hibrida.
Kata kunci: Jagung QPM, jagung Provit-A, inbrida, jarak genetik,
SSRs.
PENDAHULUAN
Jagung QPM (Quality Protein Maize) mengandung asam
amino esensial lisin dan triptofan dua kali lebih tinggi
dibandingkan dengan jagung biasa (Yasin et al 2010),
sehingga meningkatkan mutu nutrisi jagung sebagai
pangan dan pakan. Jagung QPM ditemukan oleh Linn
Bates dari Universitas Purdue, Amerika Serikat pada
tahun 1962 (Mertz 1992 dalam Yasin et al. 2014).
Kandungan protein jagung pada umumnya 8-11% (Vasal
2000). Menurut Cordova (2001), jagung hanya
mengandung dua asam amino esensial, yaitu lisin
(0,225%) dan triptofan (0,05%). Jagung QPM
dikendalikan oleh gen opaque-2 (o2) dan floury2 (fl2)
yang sering dimanfaatkan dalam memperbaiki sifat
endosperm jagung (Mertz et al. 1964, Nelson et al. 1965
dalam Azrai et al. 2007). Jagung QPM kurang diminati
karena pengaruh pleiotrofik sifat fisik endosperm yang
lunak, rentan hama gudang dan busuk tongkol, hasil
rendah, dan biji lama kering. Hasil penelitian
menunjukkan pemindahan gen opaque-2 (o2) ke dalam
jagung biasa dapat meningkatkan kualitas protein serta
kandungan lysine dan tryptophan (Kasim et al. 2004).
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Penanaman jagung QPM sintetik dan hibrida telah
dilakukan di beberapa negara seperti Brazil, Columbia,
India, Amerika Serikat, Afrika Selatan, dan Hungaria
(Bjarnason and Vasal 1992). Bourlaug (1992) dan Mertz
(1992) meyatakan beberapa manfaat jagung QPM, di
antaranya mengatasi penyakit busung lapar, terutama
pada anak balita di beberapa negara Afrika, menjaga
keseimbangan bobot badan, menambah nutrisi pada
ibu hamil, dan meningkatkan kualitas daging ternak.
Jagung Provit-A berasal dari Cina, di Indonesia baru
mulai diperkenalkan sejak tahun 2000-an (Yasin et al.
2014). Jagung Provit-A mengandung vitamin A
(betacarotene) 300–350 ppm, yang bermanfaat untuk
mencegah defisiensi vitamin A. Manfaat lain dari jagung
Provit-A adalah untuk menghindari penyakit rabun dan
buta dini atau katarak, membantu pertumbuhan
jaringan tulang dan gigi, membantu pembentukan
hormon reproduksi, mengatur sistem kekebalan tubuh,
dan mencegah infeksi saluran pernafasan bagian atas
(ISPA) (Nutra 2008, Cong Khan 2007, Bwibo et al. 2003).
Kandungan karotenoid (provitamin A) pada biji jagung
akan dikonversi menjadi vitamin A. Karotenoid
merupakan kelompok pigmen isoprenoid bernilai gizi
sebagai senyawa provitamin A, warnanya bervariasi, bisa
menambah nilai komersial untuk pewarna makanan
(Matthews et al. 2007). Ketersediaan jagung kaya nutrisi
seperti QPM dan Provit-A dengan hasil tinggi dapat
membantu perbaikan gizi masyarakat. Rekombinasi
inbrida elit jagung QPM dan Provit-A merupakan salah
satu peluang untuk menghasilkan inbrida jagung kaya
nutrisi sebagai bagian dari pangan fungsional.
Aplikasi marka molekuler berguna untuk
mengetahui perbedaan genetik di antara pasangan
inbrida. Marka molekuler diharapkan lebih efektif dan
akurat dalam mengkarakterisasi plasma nutfah dalam
jumlah banyak (Blair et al. 1999). Marka SSR adalah salah
satu penanda DNA berupa urutan dinukleotida sampai
tetranukleotida yang berulang dan berurutan (Varshney
et al. 2005). Selain itu, SSRs dapat diaplikasikan tanpa
merusak bahan tanaman karena hanya memerlukan
sedikit bahan seperti biji atau polen untuk ekstraksi DNA
(Senior et al. 1996). Teknologi SSRs hanya menggunakan
DNA dalam jumlah kecil dengan daerah amplifikasi
kecil, sekitar 100-300 bp (base-pair) dari genom. Marka
SSR merupakan salah satu alat bantu molekuler yang
sering digunakan untuk penelitian keragaman genetik
karena keakuratan informasi dan sangat polimorfik,
bahkan untuk spesies atau inbrida yang berkerabat
dekat (Robinson et al. 2004, Clerc et al. 2005, Cholastova
et al. 2011).
Variasi genetik yang tinggi pada suatu karakter telah
banyak dilaporkan. Krishna et al. (2014) telah meneliti
keragaman genetik 63 inbrida jagung QPM di India dan
mendapatkan 151 allel, rata-rata 2-6 alel/lokus. Hal ini
didukung oleh hasil penelitian Hoxha et al. (2004),
Nikhou et al. (2013), Krishna et al. (2012), Kalyanababu
et al. (2009), Al-Badeiry et al. (2014), dan Pabendon et al.
(2010). Hoxha et al. (2004) juga menambahkan bahwa
marka SSR dapat menghasilkan keakuratan dalam
mendeteksi keragaman genetik pada populasi jagung.
Penelitian ini bertujuan untuk mengetahui
keragaman genetik 20 inbrida jagung QPM dan Provit-A
berdasarkan marka SSR, mengelompokkan genetik
berdasarkan kekerabatannya, dan mengetahui
pasangan-pasangan potensial dalam membentuk
rekombinasi berdasarkan nilai jarak genetik.
BAHAN DAN METODE
Penelitian dilaksanakan di Laboratorium Biologi
Molekuler dan Rumah Kaca, Balai Penelitian Tanaman
Serealia (Balitsereal), Maros, pada bulan Maret-Agustus
2014. Materi yang digunakan adalah 90 inbrida jagung
yang terdiri atas inbrida jagung QPM dan Provit-A. Marka
yang digunakan untuk pengujian SSR dipilih melalui
Maize GDB (Maize Genetics and Genomics Data Base
2010) yang menyebar secara merata pada 10 kromosom
jagung sebanyak 29 primer.
Sebanyak 10 biji dari masing-masing inbrida uji
ditanam pada baki plastik (32 cm x 15 cm x 42 cm) berisi
5 kg media tanah. Daun muda tanaman berumur 10-15
hari dipilih dari 5-8 individu tanaman setiap galur
(inbrida). Daun dipilih yang telah membuka sempurna,
dipotong kecil, ditimbang 0,4 g per sampel kemudian
diekstraksi DNA-nya.
Proses isolasi, pemurnian, dan penentuan
konsentrasi DNA mengikuti prosedur George et al. (2004)
yang dimodifikasi dengan mengganti nitrogen cair
dengan bufer CTAB saat penggerusan jaringan segar
tanaman (Khan et al. 2004). Kualitas dan kuantitas DNA
hasil ekstraksi diukur melalui elektroforesis horizontal
menggunakan 0,9% gel agarose dengan nano
spectrophotometer.
Proses amplifikasi DNA menggunakan mesin PCR
(Polymerase Chain Reaction) mengikuti prosedur
George et al. (2004). Amplifikasi dilakukan sebanyak 30
siklus, sesuai protokol CIMMYT (2004), yaitu denaturasi
2 menit pada suhu 94ºC, dilanjutkan 30 detik pada suhu
yang sama, 1 menit pada suhu 65ºC, dan 1 menit pada
suhu 72ºC. Suhu annealing diturunkan dari 1ºC setiap
dua siklus hingga berakhir pada saat annealing tercapai.
Tahap kedua diulang 29 kali dan berakhir dengan siklus
pemanjangan pada suhu 72ºC dan pendinginan pada
suhu 4ºC, kemudian reaksi dihentikan. Hasil PCR
dipisahkan melalui proses elektroforesis vertikal
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menggunakan Dual Mini-Verticals Complete System
MGV-202-33 dengan 8% gel poliakrilamid.
Analisis data dilakukan berdasarkan hasil skoring
pola pita DNA yang muncul pada hasil elektroforesis.
Data diberi skor dalam bentuk data biner, jika muncul
pita ditulis satu (1), tidak muncul pita ditulis nol (0). Pita-
pita yang kabur dan terlalu sukar untuk diskor diberi
tanda missing data dengan angka 9. Alel-alel diberi label
berdasarkan posisi relatif dari pita-pita DNA terhadap
fragmen öX174/Hin f1.
Tingkat polimorfisme (PIC) Polimorphic Information
Content dihitung untuk masing-masing marka SSR
(Smith et al. 1997). Nilai PIC digunakan dalam mengukur
diversitas alel pada satu lokus dengan formula:
, i = 1,2,3,…….n (1)
dimana  adalah frekuensi alel ke-i.
Analisis klaster berdasarkan matriks kemiripan
genetik dikonstruksi berdasarkan UPGMA (Unweighted
Pair Group Using Arithmatic Average) menggunakan
koefisien Jaccard. Jarak matriks dan dendrogram
dibentuk menggunakan program NTSYS-pc (Numeral
Taxonomic System) versi 2.1 (Rohlf 2000).
Tingkat kemiripan genetik adalah tingkat kemiripan
karakter, dalam hal ini fragmen pita yang dimiliki secara
bersama dari genotipe yang diidentifikasi. Tingkat
kemiripan genetik (GS) diestimasi dari data jumlah alel
menggunakan koefisien Jaccard (Rohlf 2000) dengan
formula:
GS = (2)
di mana:
m = jumlah pita (alel) DNA yang sama posisinya
n = total pita DNA
u = jumlah pita (alel) DNA yang tidak sama posisinya
Matriks jarak genetik dapat diperoleh dari hasil
analisis kemiripan genetik (Lee 1998) dengan formula:
S = 1 – GS (3)
di mana :
S = jarak genetik
GS = kemiripan genetik (Genetic similarity)
Jika nilai rata-rata jarak genetik dalam klaster lebih
besar dari rata-rata umum, maka persilangan
antarklaster bisa dilakukan.
Analisis koefisien korelasi kofenetik (r) ditentukan
oleh nilai Goodness of fit pada MXCOMP program NTSYS-
pc versi 2.1 (Rohlf 2000) dengan formula:
                 Σi<j(X(i,j) – X)(t(i,j) – t)
r =                                                                                  (4)
    √[Σi<j (X(i,j)-X)2][Σ(i<j(t(i,j) – t)2]
dimana :
r = koefisien korelasi kofenetik
Xij = jarak Euclidiean antara pengamatan i dan j
tij = jarak dendrogram antara model poin ti dan tj
X = rata-rata X(i,j) dan t = rata-rata t(i,j)
Nilai r ditetapkan berdasarkan interpretasi koefisien
kofenetik dari Rohlf dan Fisher (1968), di mana r >0,9
(very good fit), 0,8 < r < 0,9 (good fit), 0,7 < r < 0,8 (poor
fit), dan r < 0,7 (very poor fit).
HASIL DAN PEMBAHASAN
Dari 90 inbrida jagung QPM dan Provit-A yang ditanam,
82 inbrida tumbuh dengan baik dan dapat dilakukan
ekstraksi DNA. Untuk menghasilkan data dengan validasi
tinggi, maka inbrida-inbrida yang memiliki tingkat
heterosigositas alel ≤ 20% dan missing data ≤15% dapat
dianalisis. Dari hasil seleksi diperoleh 20 inbrida jagung
QPM dan Provit-A (Tabel 1), serta 29 marka SSR (Tabel 2)
yang memiliki homosigositas ≥80% dan bersifat
Tabel 1. Materi genetik inbrida jagung QPM dan Provit-A hasil seleksi.
No. Inbrida Tipe Asal No. Inbrida Tipe Asal
(Pedigree) (Pedigree)
1 MSQ(S1)CØ-2-1-3-1-1 QPM Kuning Populasi MSQ(S1)CØ 11 CLP-11-5-1 Pro. A Lokal Lembah Palu
2 MSQ(S1)CØ-81-1-3-4 QPM Kuning Populasi MSQ(S1)CØ 12 CLP-12-1-1 Pro. A Lokal Lembah Palu
3 MSQ(S1)CØ-14-4-3-1 QPM Kuning Populasi MSQ(S1)CØ 13 CLP-17-1-# Pro. A Lokal Lembah Palu
4 MSQ(S1)CØ-171-1-1-3-# QPM Kuning Populasi MSQ(S1)CØ 14 CLP-30-2-1 Pro. A Lokal Lembah Palu
5 CML169-1-1-# QPM Kuning CIMMYT Meksiko 15 CLP-33-4-5 Pro. A Lokal Lembah Palu
6 CLP-5-2-1 Pro. A Lokal Lembah Palu 16 CLP-33-5-6 Pro. A Lokal Lembah Palu
7 CLP-6-2-3 Pro. A Lokal Lembah Palu 17 CLP-39-1-1 Pro. A Lokal Lembah Palu
8 CLP-6-3-1 Pro. A Lokal Lembah Palu 18 CLP-39-3-4 Pro. A Lokal Lembah Palu
9 CLP-6-4-2 Pro. A Lokal Lembah Palu 19 CLP-40-1-1 Pro. A Lokal Lembah Palu
10 CLP-8-2-3 Pro. A Lokal Lembah Palu 20 B-16-1 Pro. A CIMMYT CIMMYT Thailand
QPM : Quality Protein Maize, Pro.A : Provitamin A
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polimorfis. Gambar 1 merupakan salah satu lokus SSR
yang menunjukkan variasi pola pita genetik dari inbrida
yang dikarakterisasi.
Analisis Polimorfisme (PIC) pada 29 Lokus SSR
Semua inbrida jagung QPM dan Provit-A yang
dikarakterisasi dapat dibedakan berdasarkan jenis
primer SSR yang digunakan. Profil data 29 marka SSR
hasil karakterisasi ditunjukkan pada Tabel 2. Sebanyak
29 lokus SSR yang dianalisis memiliki kisaran relatif
pasang basa antara 71,3-427,0 bp. Dari 20 inbrida uji,
diperoleh 83 alel dengan kisaran 2-6 alel/lokus, rata-rata
3 alel/lokus SSR. Tingkat polimorfisme berkisar antara
0,10-0,74 dengan rata-rata 0,45. Data ini mengindikasikan
rata-rata variasi genetik dalam setiap karakter cukup
tinggi. Tingkat polimorfisme tinggi mengindikasikan
variasi genetik masing-masing karakter dari inbrida yang
dianalisis cukup besar. Tingginya variabilitas genetik
menambah keleluasaan dalam memilih karakter-
Tabel 2. Profil data 29 marka SSR hasil karakterisasi 20 inbrida jagung QPM dan Provit-A.
No. Primer Sekuen basa Posisi dalam Tingkat Polimor Jumlah allel/ Kisaran basa
 berulang kromosom fisme lokus SSR  (bp)
1 phi109275 AGCT 1,00 0,54 4 106,0-187,7
2 phi064 ATCC 1,11 0,74 6 71,3-140,0
3 phi109642 ACGG 2,00 0,56 3 132,6-182,5
4 nc133 GTGTC 2,05 0,10 3 115,4-145,5
5 phi101049 AGAT 2,09 0,58 4 236,7-427,0
6 phi374118 ACC 3,02 0,63 3 163,2-236,7
7 phi102228 AACG 3,04 0,56 3 109,0-140,0
8 umc1504 (AAAAG)5 3,04 0,61 4 145,5-200,0
9 umc1136 (GCA)5 3,10 0,49 3 132,7-200,0
10 phi072 AAAC 4,00 0,10 2 140,0-151,0
11 phi079 AGATG 4,05 0,40 2 187,7-280,0
12 umc1109 ACG 4,10 0,45 2 104,5-115,0
13 nc130 AGC 5,00 0,52 3 145,5-249,0
14 phi109188 AAAG 5,03 0,28 2 163,2-200,0
15 phi331888 AAG 5,04 0,52 2 129,0-167,3
16 umc1143 AAAAT 6,00 0,55 2 74,0-88,0
17 phi423796 AGCC 6,01 0,50 4 118,0-167,3
18 phi452693 AGCC 6,06 0,69 4 118,0-200,0
19 phi299852 AGC 6,08 0,18 2 112,0-125,3
20 umc1545 (AAGA)4 7,00 0,18 2 72,4-82,0
21 phi034 GCCT 7,02 0,45 3 118,0-145,5
22 phi114 GCCT 7,02 0,44 3 129,0-236,7
23 phi233376 CCG 8,03 0,46 3 126,8-163,2
24 umc1161 (GCTGGG)5 8,06 0,52 2 138,0-151,0
25 phi080 AGGAG 8,08 0,42 2 144,4-154,1
26 phi065 CACTT 9,03 0,42 2 145,5-170,6
27 phi448880 AAG 9,06 0,30 2 145,5-187,7
28 phi96342 ACTT 10,02 0,18 2 229,4-280,0
29 umc1196 CACACG 10,07 0,65 4 134,5-200,0
Total 13,00 83  
Rata-rata 0,45 3 71,3-427,0
Gambar 1. Visualisasi pola pita DNA menggunakan marka SSR phi080.
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karakter yang diinginkan untuk melakukan rekombinasi
dalam perbaikan varietas. Dari profil data diketahui
marka phi064 memiliki nilai PIC tertinggi (0,74) (Tabel
2), yang menunjukkan primer tersebut bisa
menghasilkan sejumlah besar karakter pembeda
antarinbrida yang diteliti.
Pengelompokan Inbrida
Hasil karakterisasi genetik penting artinya bagi pemulia
untuk mendapatkan informasi inbrida-inbrida yang
layak dijadikan tetua dalam pembentukan varietas
unggul. Hasil analisis klaster berdasarkan UPGMA
terhadap matriks kemiripan genetik dalam bentuk
dendrogram dapat dilihat pada Gambar 2. Nilai koefisien
kemiripan genetik (genetic similarity) berkisar antara
0,39–0,92. Artinya ke-20 inbrida ini memiliki tingkat
kekerabatan genetik dari dekat sampai jauh (variabilitas
tinggi). Berdasarkan dendrogram, kekerabatan genetik
dapat dikelompokkan menjadi tiga klaster (kelompok
heterotik). Klaster I yang terdiri atas lima inbrida yang
didominasi oleh inbrida MSQ dan satu inbrida berbeda
yaitu inbrida CML yang merupakan kelompok QPM.
Klaster II terdiri atas 13 inbrida yang didominasi oleh
inbrida CLP dan satu inbrida berbeda yaitu inbrida B-
16-1 yang merupakan kelompok Provit-A lokal dan
CIMMYT. Klaster III terdiri atas dua inbrida dengan
inbrida yang sama, yaitu inbrida CLP yang merupakan
kelompok Provit-A lokal.
Inbrida MSQ dan CML termasuk tipe QPM. Dalam
dendrogram, tipe QPM masuk dalam satu klaster, yaitu
klaster I. Kelompok QPM merupakan populasi generasi
lanjut, sehingga homosigositasnya lebih dari 80%.
Inbrida CLP dan B-16-1 termasuk tipe Provit-A lokal dan
Provit-A CIMMYT. Kelompok Provit-A terbagi menjadi dua
klaster yaitu klaster II dan III. Provit-A berasal dari plasma
nutfah lokal yang mempunyai variabilitas yang cukup
luas. Setelah melalui proses penggaluran selama
beberapa generasi terbentuk genotipe dengan
homosigositas tinggi, sehingga terdapat beberapa
perbedaan genetik dari karakter yang muncul. Inbrida
masing-masing klaster didominasi oleh kode pedigri
yang sama, yang menunjukkan inbrida tersebut berasal
dari populasi yang sama, sehingga tingkat
kekerabatannya tergolong dekat. Pada klaster I dan II
terdapat satu inbrida yang mempunyai pedigree
berbeda yaitu CML169-1-1-# dan B16-1, tetapi masih
berkerabat dekat. Oleh sebab itu, pemilihan tetua hibrida
yang hanya berdasarkan pedigree berbeda belum
menjamin untuk mendapatkan heterosis.
Tingkat kepercayaan tinggi (99,7%) antara CLP-33-
4-5 dan CLP-33-5-6 menunjukkan kedua inbrida sangat
mirip (dekat) dan stabil dalam klaster tersebut. Semakin
tinggi tingkat kepercayaan pengelompokan semakin
kuat klaster tersebut. Apabila dilakukan persilangan
antarindividu dalam klaster yang sama (secara genetik
memiliki kemiripan genetik yang kuat atau berkerabat
dekat), semakin tinggi koefisien inbreedingnya. Peluang
untuk memperoleh heterosis yang tinggi adalah dengan
melakukan rekombinasi inbrida antarklaster. Semakin
jauh jarak genetik antarinbrida, diharapkan memiliki efek
heterosis yang tinggi jika disilangkan.
Nilai koefisien korelasi kofenetik (r) cukup tinggi yaitu
0,85 atau termasuk kategori good fit (Rohlf 2000). Hal ini
menunjukkan primer yang digunakan dalam
pengelompokan genetik cukup tinggi tingkat akurasinya.
Klaster (kelompok heterotik) dalam dendrogram sudah
cukup akurat dan stabil yang didukung oleh nilai r tinggi,
walaupun tingkat kepercayaan antarklaster kecil. Hasil
penelitian serupa juga ditemukan Pabendon et al. (2003)
menggunakan 30 primer, dengan nilai r 0,87. Nilai
koefisien korelasi kofenetik menggambarkan akurasi
pengelompokan secara genotipik, yang dapat
dikarakterisasi dengan jumlah primer yang digunakan
(Pejic et al. 1998). Semakin banyak primer polimorfisme
yang digunakan semakin besar nilai r (Rohlf 2000).
Analisis Keragaman Genetik (GS) dan Jarak Genetik (S)
Berdasarkan pola pita 29 lokus SSR diperoleh matriks
kemiripan genetik 20 inbrida jagung QPM dan Provit-A
menurut koefisien Jaccard. Pasangan dengan nilai jarak
genetik >0,60 berpeluang untuk heterosis dan dapat
dijadikan materi rekombinasi dalam pembentukan
varietas jagung hibrida atau komposit. Variabilitas genetik
20 inbrida cukup luas, sehingga peluang persilangan
dengan jarak genetik >0,60 cukup banyak. Oleh karena
Gambar 2. Dendrogram 20 inbrida jagung QPM dan Provit-A
menggunakan 29 marka SSR berdasarkan koefisien
kemiripan Jaccard (r = 0,85).
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itu, dalam penelitian ini dipilih jarak genetik ≥0,65.
Berdasarkan matriks jarak genetik diperoleh 190
pasangan persilangan antarklaster, tetapi hanya 30
pasangan persilangan yang mempunyai peluang
rekombinan heterosis dengan jarak genetik di atas rata-
rata (≥0,65).
Sebanyak 30 pasang hibrida yang diharapkan
memperoleh peluang rekombinasi heterosis tinggi,
semuanya terbentuk antarklaster (Tabel 4). Jika nilai rata-
rata jarak genetik dalam klaster lebih kecil dari rata-rata
umum, maka persilangan dalam klaster harus dihindari.
Sebaliknya, jika nilai rata-rata jarak genetik dalam klaster
lebih besar dari nilai rata-rata umum, persilangan
antarinbrida pada klaster yang sama dapat dilakukan
(Pabendon et al. 2007). Persilangan antarklaster II dan
klaster I berjumlah 20 persilangan, antarklaster III dan
klaster I berjumlah lima persilangan, dan antarklaster II
dan klaster III berjumlah lima persilangan.
Informasi jarak genetik untuk kombinasi
persilangan dibutuhkan pemulia untuk mempermudah
dalam menentukan pasangan persilangan yang
diharapkan bisa menghasilkan keturunan heterotik.
Pembentukan klaster berdasarkan kemiripan genetik
dan peluang rekombinasi heterosis menunjukkan
kelebihan penggunaan marka molekuler, karena proses
seleksi dapat dilakukan lebih cepat dan relatif murah,
sehingga jumlah persilangan dapat diefisienkan. Namun
pencapaian heterosis tinggi bukan hanya berdasarkan
jarak genetik, namun juga melibatkan faktor-faktor lain
seperti potensi genetik dari inbrida itu sendiri, sehingga
verifikasi lapangan masih diperlukan (El-Maghraby et al.
2005).
Hibrida yang heterotik berdasarkan jarak genetik
masih bersifat harapan, sehingga diperlukan silang uji
(test cross) dan uji daya gabung khusus (uji SCA).
Pabendon et al (2010) melaporkan bahwa hasil silang
uji dengan Mr14 sebagai penguji (tester) menghasilkan
nilai jarak genetik terendah (0,52) dari persilangan
Bisma137xMr14 dengan bobot biji 76,0 g/tanaman. Nilai
jarak genetik tertinggi (0,87) pada persilangan P5/GM25-
42xMr14 menghasilkan bobot biji 146,0 g/tanaman.
Bobot biji tertinggi 178,5 g/tanaman diperoleh dengan
jarak genetik 0,84 dari hasil persilangan Bisma-3-1xMr14.
 Dari uji daya gabung khusus penelitian Pabendon
et al. (2009) diperoleh bobot biji tertinggi 168,5 g/
tanaman dengan nilai jarak genetik 0,74 dari pasangan
P5/GM26-22xSP008-120 dan bobot biji 170,7 g/tanaman
dengan nilai jarak genetik 0,70 dari pasangan Bisma-140-
2xMr14. Artinya, nilai jarak genetik dan bobot biji tidak
selalu konsisten, seperti bobot biji tertinggi terdapat pada
pasangan hibrida dengan nilai jarak genetik sedang.
Sebaliknya, nilai jarak genetik tertinggi tidak selalu diikuti
oleh bobot biji tertinggi. Hal yang sama juga terjadi pada
nilai duga SCA dan heterosis. Secara umum nilai jarak
genetik sedang sampai tinggi menghasilkan bobot biji
sedang sampai tinggi, sedangkan nilai jarak genetik
rendah menghasilkan bobot biji yang rendah. Dengan
demikian bobot biji tertinggi tidak selalu menghasilkan
pasangan persilangan yang mempunyai nilai jarak
genetik tertinggi.
KESIMPULAN
Dari 20 inbrida jagung QPM dan Provit-A yang diteliti jarak
genetiknya didapatkan tingkat polimorfisme 0,45 yang
menunjukkan variabilitas tinggi. Pengelompokan 20
inbrida tersebut berdasarkan kemiripan genetiknya
menghasilkan tiga klaster dendrogram dengan nilai r
0,85, termasuk dalam kategori good fit.
Berdasarkan jarak genetik diperoleh 30 rekombinan
heterotik putatif yang melibatkan 20 inbrida jagung QPM
dan Provit-A dengan jarak genetik ≥0,65.
Tabel 4. Pasangan persilangan berdasarkan jarak genetik.
Pasangan
No. Pasangan Persilangan Jarak kelompok
genetik heterotik
1 CLP-6-2-3 vs MSQ(C1)CØ-2-1-3-1-1 0,69 K.2 vs K.1
2 CLP-6-3-1 vs MSQ(C1)CØ-2-1-3-1-1 0,70 K.2 vs K.1
3 CLP-6-4-2 vs MSQ(C1)CØ-2-1-3-1-1 0,72 K.2 vs K.1
4 CLP-8-2-3 vs MSQ(C1)CØ-2-1-3-1-1 0,74 K.2 vs K.1
5 CLP-17-1-# vs MSQ(C1)CØ-2-1-3-1-1 0,69 K.2 vs K.1
6 CLP-30-2-1 vs MSQ(C1)CØ-2-1-3-1-1 0,70 K.2 vs K.1
7 CLP-33-4-5 vs MSQ(C1)CØ-2-1-3-1-1 0,65 K.2 vs K.1
8 CLP-33-5-6 vs MSQ(C1)CØ-2-1-3-1-1 0,68 K.2 vs K.1
9 CLP-39-3-4 vs MSQ(C1)CØ-2-1-3-1-1 0,72 K.2 vs K.1
10 CLP-40-1-1 vs MSQ(C1)CØ-2-1-3-1-1 0,73 K.2 vs K.1
11 CLP-6-4-2 vs MSQ(C1)CØ-81-1-3-4 0,65 K.2 vs K.1
12 CLP-30-2-1 vs MSQ(C1)CØ-81-1-3-4 0,66 K.2 vs K.1
13 CLP-40-1-1 vs MSQ(C1)CØ-81-1-3-4 0,68 K.2 vs K.1
14 B-16-1 vs MSQ(C1)CØ-81-1-3-4 0,68 K.2 vs K.1
15 CLP-8-2-3 vs MSQ(C1)CØ-14-4-3-1 0,66 K.2 vs K.1
16 CLP-40-1-1 vs MSQ(C1)CØ-14-4-3-1 0,68 K.2 vs K.1
17 CLP-8-2-3 vs MSQ(C1)CØ-171-1-1-3-# 0,75 K.2 vs K.1
18 CLP-40-1-1 vs MSQ(C1)CØ-171-1-1-3-# 0,72 K.2 vs K.1
19 CLP-39-3-4 vs MSQ(C1)CØ-171-1-1-3-# 0,66 K.2 vs K.1
20 CLP-40-1-1 vs CML169-1-1-# 0,69 K.2 vs K.1
21 CLP-11-5-1 vs MSQ(C1)CØ-2-1-3-1-1 0,71 K.3 vs K.1
22 CLP-11-5-1 vs MSQ(C1)CØ-81-1-3-4 0,73 K.3 vs K.1
23 CLP-11-5-1 vs MSQ(C1)CØ-14-4-3-1 0,66 K.3 vs K.1
24 CLP-12-1-1 vs MSQ(C1)CØ-171-1-1-3-# 0,75 K.3 vs K.1
25 CLP-11-5-1 vs CML169-1-1-# 0,65 K.3 vs K.1
26 CLP-39-1-1 vs CLP-11-5-1 0,65 K.2 vs K.3
27 CLP-39-3-4 vs CLP-11-5-1 0,67 K.2 vs K.3
28 CLP-40-1-1 vs CLP-11-5-1 0,67 K.2 vs K.3
29 CLP-39-3-4 vs CLP-12-1-1 0,65 K.2 vs K.3
30 CLP-40-1-1 vs CLP-12-1-1 0,67 K.2 vs K.3
K = Klaster
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